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一、研究背景
植物细胞内的酰基-ACP硫酯酶是一类质体球蛋白，决定着

植物细胞中所合成游离脂肪酸的碳链长度与种类。
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FAT酶催化反应的过程及游离脂肪酸的去向



高等植物的Fat酶主要分为FatA和FatB两类。在大多数植物中，

FatA以较高的活性催化18:1-ACP水解。FatB酶主要催化14-

18C的饱和脂酰-ACP的水解，尤其对16:0-ACP具有较高活性。

这种底物的特异性直接导致了植物油脂储存在组成和数量上

的差异。许多研究利用的这个特性,人为改变其底物特异性,使

植物种子可以积累更多特殊的脂肪酸





• FatB基因敲除突变体的生长
速率降低，植株矮小

• 种子形状和活力也受到影响

• C16:0和C18:0含量减少

饱和脂肪酸对拟南芥生长发育有很重要的作用

（Bonaventure，2003）



• Mayer（2004）等成功预测出
了AtFatB的三级结构

• Cys-264和His-229的催化残基

定位于模型的同一区域，与其
他具有螺旋/多股片状结构的
酶(热狗折叠)中的催化残基相
同。

• 在模型的基础上，ASN-227可

能是含有与木瓜蛋白酶类似的
催化中心的三位一体的第三个
成员。

(Mayer等,2004)



• Mayer 等(2007)预测AtFatB蛋白的四个位置(74、86、141

和174)的替换在不同程度上改变了底物特异性。

• 而在110和221两个位置的变化基本上使硫酯酶失活。



• FatB家族的N-末端大约前60个氨基酸代表间质转运肽，它们
在两类TES之间和内部几乎没有同源性。在转运肽后，所有
的FatB都有一个同源的疏水区，大约有35个氨基酸。

• FatB家族具有一个独特的可变长度的C端片段，该模块的缺失

不影响底物特异性，但降低酶活性。这表明，该区域对底物
选择性不是关键，但可能在稳定整体结构方面发挥作用。

(Facciotti等，1998)



目的

• 预测棉花FatB蛋白质的结构和功能。

• 鉴定棉花FatB蛋白中决定其功能的关键氨基酸，为进一步

研究其功能提供参考。



二、研究方法
数据库：Uniprot、NCBI

生信分析工具：

• 蛋白质序列比对：
http://www.ibi.vu.nl/programs/pralinewww/

• 疏水性： http://web.expasy.org/protscale/

• 跨膜结构：http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM/

• 信号肽：http://www.cbs.dtu.dk/services/ SignalP/

• 结构域：
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi

• 三级结构预测：https://www.swissmodel.expasy.org/

软件：

蛋白质结构分析：SPDBV ；系统发育分析：MEGA 7.0



三、结果与分析



序列获得
• 在Uniprot中查找获得蛋白质序列

拟南芥FatB（Q9SJE2）

棉花的FatB（Q9SQI3）

拟南芥Fat A1（Q42561）

拟南芥Fat A2（Q9SV64）





系统发育分析



棉花FatB关键保守氨基酸分析



与拟南芥FatB序列比对

黑框：突变后酶失活

259 263



蓝框：影响酶活的关键氨基酸

unconserved conserved

315 317

352



棉花 拟南芥

Cys、Asn 、His影响催化活性



在棉花FatB蛋白序列中Asn317、His319、Cys354为催
化活性中心的保守残基。
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AtFatBh和GhFatB与底物特异性有关的4个残基相同，
它们可能具有相同的底物特异性。

FatA和FatB的4个残基比较，也说明这4个残基位点可
能与Fat蛋白的底物特异性有关。

162 201 262 317

AtFatB Ile Val Ser Trp

GhFatB Ile Val Ser Trp

AtFatA1 Val Thr Gln Arg

AtFatA2 Ile Thr Gln Arg



棉花FatB蛋白结构分析



疏水性预测

与Facciotti等研究结果一致

AtFatB GhFatB



信号肽预测

AtFatB GhFatB



跨膜螺旋预测

AtFatB GhFatB



结构域预测

陆地棉FatB1编码蛋白质的结构域预测

拟南芥FatB1编码蛋白质的结构域预测



二级结构

AtFatB GhFatB

α螺旋 36.80% 35.68%

延伸链 14.04% 15.05%

β转角 2.91% 3.88%

无规卷曲 46.97% 45.39%



三级结构

两个热狗状结构域（1个螺旋/4个折叠片层）

AtFatB GhFatB



结论

• 棉花FatB蛋白是一个非转运蛋白，无跨膜结构。

• 棉花FatB蛋白与拟南芥FatB蛋白高度相似，催化活性中心

的关键氨基酸一致，具有FatB蛋白的功能作用。

• 预测了棉花FatB蛋白中影响底物特异性的保守氨基酸残基

。



待解决问题

• 通过蛋白结构预测，我们推测棉花FatB蛋白与拟南芥FatB

蛋白可能功能相似。但棉花是异源四倍体植物，其遗传结

构更为复杂，需要通过详细的试验验证。
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